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CGGACGCGTGGGCGGACGCGTGGGGCGGCGGCAGCGGCGGCGACGGCGACATGGAGAGCGGG 
GCCTACGGCGCGGCCAAGGCGGGCGGCTCCTTCGACCTGCGGCGCTTCCTGACGCAGCCGCA 
GGTGGTGGCGCGCGCCGTGTGCTTGGTCTTCGCCTTGATCGTGTTCTCCTGCATCTATGGTG 
AGGGCTACAGCAATGCCCACGAGTCTAAGCAGATGTACTGCGTGTTCAACCGCA21CGAGGAT 
GCCTGCCGCTATGGCAGTGCCATCGGGGTGCTGGCCTTCCTGGCCTCGGCCTTCTTCTTGGT 
GGTCGACGCGTATTTCCCCCAGATCAGCAACGCCACTGACCGCAAGTACCTGGTCATTGGTG 
ACCTGCTCTTCTCAGCTCTCTGGACCTTCCTGTGGTTTGTTGGTTTCTGCTTCCTCACCAAC 
CAGTGGGCAGTCACCAACCCGAAGGACGTGCTGGTGGGGGCCGACTCTGTGAGGGCAGCCAT 
CACCTTCAGCTTCTTTTCCATCTTCTCCTGGGGTGTGCTGGCCTCCCTGGCCTACCAGCGCT 
ACAAGGCTGGCGTGGACGACTTCATCCAGAATTACGTTGACCCCACTCCGGACCCCAACACT 
GCCTACGCCTCCTACCCAGGTGCATCTGTGGACAACTACCAACAGCCACCCTTCJ^CCCAGAA 
CGCGGAGACCACCGAGGGCTACCAGCCGCCCCCTGTGTACTGAGTGGCGGTTAGCGTGGGAA 
GGGGGACAGAGAGGGCCCTCCCCTCTGCCCTGGACTTTCCCATCAGCCTCCTGGAACTGCCA 
GCCCCTCTCTTTCACCTGTTCCATCCTGTGCAGCTGACACACAGCTAAGGAGCCTCATAGCC 
TGGCGGGGGCTGGCAGAGCCACACCCCAAGTGCCTGTGCCCAGAGGGCTTCAGTCAGCCGCT 
CACTCCTCCAGGGCACTTTTAGGAAAGGGTTTTTAGCTAGTGTTTTTCCTCGCTTTTAATGA 
CCTCAGCCCCGCCTGCAGTGGCTAGAAGCCAGCAGGTGCCCATGTGCTACTGACAAGTGCCT 
CAGCTTCCCCCCGGCCCGGGTCAGGCCGTGGGAGCCGCTATTATCTGCGTTCTCTGCCAAAG 
ACTCGTGGGGGCCATCACACCTGCCCTGTGCAGCGGAGCCGGACCAGGCTCTTGTGTCCTCA 
CTCAGGTTTGCTTCCCCTGTGCCCACTGCTGTATGATCTGGGGGCCACCACCCTGTGCCGGT 
GGCCTCTGGGCTGCCTCCCGTGGTGTGAGGGCGGGGCTGGTGCTCATGGCACTTCCTCCTTG 
CTCCCACCCCTGGCAGCAGGGAAGGGCTTTGCCTGACAACACCCAGCTTTATGTAAATATTC 
TGCAGTTGTTACTTAGGAAGCCTGGGGAGGGCAGGGGTGCCCCATGGCTCCCAGACTCTGTC 
TGTGCCGAGTGTATTATAAAATCGTGGGGGAGATGCCCGGCCTGGGATGCTGTTTGGAGACG 
GAATAAATGTTTTCTCATTCAAAG 
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< /us r / seqdb2 / s s t /DNA/Dnaseqs . rain/ s s . DNA4 83 04 
<subunit 1 of 1, 224 aa, 1 stop 
<MW: 24810, pi: 4.75, NX(S/T): 1 

MESGAYGAAKAGGSFDLRRFLTQPQWARAVCLVFALIVFSCIYGEGYSNAHESKQMYCVFN 
RNEDACRYGSAIGVLAFLASAFFLWDAYFPQISNATDRKYLVIGDLLFSALWTFLWFVGFC 
FLTNQWAVTNPKDVLVGADSVRAAITFSFFSIFSWGVLASLAYQRYKAGVDDFIQISrYVDPTP 
DPNTAYASYPGASVDNYQQPPFTQNAETTEGYQPPPVY 

Important features: 

Type II Transmembrane domain: 

amino acids 1-45 

Other transmembrane domains: 

amino acids 74-90, 108-126 and 145-161 

N-glycosylation site. 

amino acids 97-100 
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GAGCCmCCTACCCTGCTCCGAGGCCAGGCCTGCAGGGCCTCATCGGCCAGAGGGTGATCAGTGAGC::^^ 

CCCGTGGCCGAGGCCCCCCAGGTGGCTGGCGGGCAGGGGGACGGAGGTGATGGCGAGGaAGCG<3AGCCAGAGGGG 

ATGTTCaAGGCCTGTGAGGACTCCAAGAGAA?^GCCCGGGGCTACCTCCGCCTGGTGCCCCTGTTTGTGCTGC^ 

GCCCTGCTCGTGCTGGCTTCGGCGGGGGTGCTACTCTGGTATTTCCTAGGGTACAAGGCGGAGGTGATGGTCAGC 

CAGGTGTACTCAGGCAGTCTGCGTGTACTCaATCGCCACTTCTCCCAGGATCTTACCCGCCGGGAATCTAGTG^ 

TTCCGCAGTQAAACCGCayiAGCCCaGAAGATGCTCy^AGGAGCTCATCACCaGCACC^ 

AACTCCAGCTCCGTCTATTCCTTTGGGGAGGGACCCCTCACCTGCTTCTTCTGGTTCATTCTCCAAATCCCCGAG 

CACCGCCGGCTGATGCTGAGCCCCGAGGTGGTGCAGGCaCTGCrGGTGGAGGAGCTGCTGTCCACAGTCyy^C^^ 

TCGGCTGCCGTCCCCTACAGGGCCGAGTACGAAGTGGACCCCGAGGGCCTAGTQATCCTGGAAGCCAGTGTGAAA 

GACATAGCTGCATTGAATTCCACGCTGGGTTGTTACCGCTACAGCTACGTGGGCCAGGGCCAGGTCCTCCGGCTG 

AAGGGGCCTGACCACCTGGCCTCCAGCTGCCTGTGGa\.CCTGCAGGGCCCCaAGGACCTCaLTGCTC^^ 

ctggagtggacgctggcagagtgccgggaccgactggccatgtatgacgtgggcgggcccctggagaagaggctc 
atcacctcggtgtacggctgcagccgccaggagcccgtggtggaggttctggcgtcgggggccatc::atggcggtc 
gtctggaagaagggcctgcacagctactacgaccccttcgtgctctccgtgcagccggtggtcttccaggcctgt 
gaagtgaacctgacgctggacaacaggctcgactcccagggcgtcctcagcaccccgtacttccccagctactac 

TCGCCCCA?^CCCAOTGCTCCTGGCACCTCACGGTGCCCTCTCTGGACTACGGCTTGGCCCTCTGGTTTGATGCC 

TATGCACTGAGGAGGCAQAAGTATGATTTGCCGTGCS^CCCS^GGGCCAGTGGACGATCCAGAACAGGAGGCTGTGT 

GGCTTGCGCATCCTGCAGCCCTACGCCGAGAGGATCCCCGTGGTGGCCACGGCCGGGATa^CG^TCAACTTCACC 

TCCCAGATCTCCCTCACCGGGCCCGGTGTGCGGGTGCACTATGGCTTGTACf^CCAGTCGGACCCCTGCCCTGGA 

GAGTTCCTCTGTTCTGTGAATGGACTCTGTGTCCCTGCCTGTGATGGGGTCAAGGACTGCCCCAACGGCCTGGAT 

GAGAGAAACTGCGTTTGCAGAGCCACATTCCAGTGCAAAGAGGACAGCACATGCmTCTCACTGCCC:^ 

QATGGGCaiGCCTGATTGTCTCa^CGGCAGCGATGAAQAGCAGTGCa^GGAAGGGGTGCCATGTGGGA<^ 

TTCCAGTGTQAGGACCG6AGCTGCGTGAAGAAGCCCAACCCGCAGTGTGATGGGCGGCCCGACTGCAGGGACGGC 

TCGGATGAGGAGCACTGTGACTGTGGCCTCCAGGGCCCCTCCAGCCGCATTGTTGGTGGftGCTGTGTCCTCCGAG 

GGTGAGTGGCCATGGO^GGCCAGCCTCCAGGTTCGGGGTCGACACATCTGTGGGGGGGCCCTCATCGCTGACCGC 

TGGGTGATAACAGCTGCCCACTGCTTCCAGGAGGACAGCATGGCCTCCACGGTGCTGTGGACCGTGTTCCTGGGC 

AAGGTGTGGCAGAACTCGCGCTGGCCTGGAGAGGTGTCCTT<2AAGGTGAGCCGCCTGCTCCTGCACCCGTACCAC 

GAAGAGGACAGCCATGACTACGACGTGGCGCTGCTGCAGCTCGACCACCCGGTGGTGCGCTCGGCCGCCGTGCGC 

CCCGTCTGCCTGCCCGCGCGCTCCCACTTCTTCGAGCCCGGCCTGCACTGCTGGATTACGGGCTGGGGCGCCTTG 

CGCGAGGGCGGCCCCATCAGCAACGCrCTGaVGAAAGTGGATGTGCa^GTTGATCCCACAGGACCTGT^ 

GCCTATCGCTACCAGGTGACGCCACGaiTGCTGTGTGCCGGCTACCGCaAGGGCAAGAAGGATGCCTGTCAGGGT 

GACTCAGGTGGTCCGCTGGTGTGCAAGGCACTCAGTGGCCGCTGGTTCCTGGCGGGGCTGGTCAGCTGGGGCCTG 

GGCTGTGGCCGGCCTAACTACTTCGGCGTCTACACCCGaVTC:ACa.GGTGTGATCAGCTGGATCCSiGCAAGTGGTG 

ACCTGAGGAACTGCCCCCCTGCAAAGCAGGGCCCACCTCCTa3ACTC2i.GAGAGCCCSlGGGCAACTGCC^ 

GGGACAAGTATTCTGGCGGGGGGTGGGGGAGAGAGCAGGCCCTGTGGTGGCAGGAGGTGGCATCTTGTC 

CTGATGTCTGCTCCAGTGATGGCAGGAGGATGGAGAAGTGCCAGCAGCTGGGGGTCAAGACGTCCCCTGAGGACC 

CAGGCCCACACCCAGCCCTTCTGCCTCCCAATTCrCTCTCCTCCGTCCCCTTCCTCCACTGCTGCCTAATGCAAG 

GCAGTGGCTOlGCAGCaAGAATGCTGGTTCTACATCCCGAGGAGTGTCTGAGGTGCGCCCCACTCTGTACA^ 

CTGTTTGGGCAGCCTTGCCTCCAGAGAGCAGATTCCAGCTTCGGAAGCCCCTGGTCTAACTTGGGATCTGGGAAT 

GGAAGGTGCTCCCATCGGAGGGGACCCTCAGAGCCCTGGAGACTGCCAGGTGGGCCTGCTGCCACTGTAAGCCAA 

AAGGTGGGGAAGTCCTGACTCCAGGGTCCTTGCCCCACCCCTGCCTGCCACCTGGGCCCTCACAGCCCAGACCCT 

CACTGGGAGGTGAGCTCAGCTGCCCTTTGGAATAAAGCTGCCTGATCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 



